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La gripe común es una enfermedad que se propaga rápidamente entre la población y 
conlleva perjuicios tanto de salud pública como económicos. Debido a que este virus 
muta año tras año no se ha podido desarrollar una cura que inmunice a la población de 
forma permanente. Un método que podría ayudar en el control de la propagación de 
esta enfermedad es la modelización computacional. Modelizando el comportamiento 
epidemiológico del virus se puede hallar factores que reduzcan su incidencia.  
Este trabajo muestra y evalúa la potencialidad de dos tipos de modelos usado en el 
ámbito epidemiológico: modelos compartimentados y modelos basados en el 
individuo. Se han construido a partir de los datos disponibles en la literatura acerca de 
la historia natural de la gripe. Ambos modelos han sido calibrados con datos 
epidemiológicos de la ciudad de Barcelona correspondientes a las temporadas 2012-
2013, 2013-2014 y 2014-2015. 
Se ha analizado el comportamiento de los dos modelos, así como el efecto de los 
parámetros implicados, y se ha determinado que los modelos creados se ajustan 
correctamente a los datos reales. No obstante se observa que la falta de información 
bibliográfica impide un mejor ajuste a la fase inicial de la epidemia. Así mismo, se 
determina que parámetros como el ratio de contagio y el porcentaje de susceptibles 















Influenza is a disease that spreads rapidly among the population and cause health and 
economic damage. Because of the mutation of the virus every year is not possible to 
develop a cure to immunize permanently the population. A method that can help to 
control the spread is the computational modelling. Modelling the epidemiological 
behaviour of the virus we can find factors that reduce the incidence of the virus. 
This paper presents and evaluates the potential of two types of models used in the 
epidemiological field: compartmental models and models based on individuals. They 
have been constructed from the data available in the literature on the natural history 
of influenza. Both models have been calibrated with epidemiological data of the city of 
Barcelona corresponding to the periods 2012-2013, 2013-2014 and 2014-2015. 
We analysed the behaviour of the two models, as well as the effect of the parameters 
involved, and determined that the models created properly matched to the actual 
data. However it appears that the lack of bibliographic information prevents a better 
fit to the initial phase of the epidemic. Likewise, it is determined that parameters such 
as transmission ratio and the percentage of the total population susceptible are 

















La grip comú és una malaltia que es propaga ràpidament entre la població i comporta 
perjudici tant de salut pública com econòmic. Degut a que el virus muta any rere any 
no s’ha pogut desenvolupar una cura que immunitzi a la població de manera 
permanent. Un mètode que pot ajudar en el control de la propagació de aquesta 
malaltia és la modelització computacional. Modelitzant el comportament 
epidemiològic del virus es pot trobar factors que redueixin la seva incidència.  
Aquest treball mostra i avalua la potencialitat de dos tipus de models utilitzats en 
l’àmbit epidemiològic: models compartimentats i models basat en l’individu. S’han 
construït a partit de les dades disponibles en la literatura sobre la història natural de la 
grip. Tots dos models han sigut calibrats amb dades epidemiològiques de la ciutat de 
Barcelona corresponents a les temporades 2012-2013, 2013-2014 i 2014-2015. A partir 
de la bibliografia existent  sobre la grip es pretén avaluar el paràmetre que intervenen 
en el contagi de la grip. 
S’ha analitzat el comportament dels dos models, així com l’efecte dels paràmetres 
implicats, i s’ha determinat que els models creats s’ajusten correctament a les dades 
reals. No obstant s’observa que la manca d’informació bibliogràfica impedeix un millor 
ajust a la fase inicial de la epidèmia. Així mateix, es determina que paràmetres com el 
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1.1 Estructura del trabajo 
Este trabajo consta de dos bloques. El primer bloque se compone del capítulo de introducción, 
que permitirá al lector hacerse una idea general sobre el tema a tratar. El segundo bloque 
consta de los capítulos de descripción del modelo, la parametrización inicial, la 
implementación en las plataformas y la discusión y conclusiones del trabajo. 
En el capítulo introductorio se hará hincapié en la importancia de la epidemiología y se incluirá 
una revisión bibliográfica de los diferentes aspectos de esta disciplina científica. Así mismo, se 
presentará bibliografía acerca de la gripe y su dinámica. Al final del bloque se presentarán los 
diferentes objetivos marcados para este Trabajo de Final de Grado (TFG). 
En el segundo Bloque se hará una descripción de los modelos creados haciendo énfasis en los 
detalles de cada modelo. En el caso del modelo basado en el individuo, esta descripción se 
hará siguiendo el protocolo ODD (Overview, Design concepts and Details). A continuación se 
realizará la parametrización de los modelos a partir de datos extraídos de la bibliografía 
obteniendo unas primeras aproximaciones. Seguidamente se realizarán una serie de 
simulaciones en las que distintos parámetros se variarán para ver cómo esto afecta al 
comportamiento general de los modelos. 
Por último, se finalizará este documento con un capítulo de discusiones y conclusiones acerca 
de lo visto y realizado, teniendo en cuenta la validez del modelo así como sus posibles fallos 
y/o correcciones para el futuro. 
1.2 Conceptos básicos y marco general 
De un tiempo a esta parte la globalización del planeta ha permitido que la circulación de las 
personas sea cada vez más rápida y abarque una mayor distancia. Así, individuos que antes 
estaban aislados de otras zonas geográficas hoy pueden llegar a estas en cuestión de horas. 
Esto supone un grave problema sanitario, ya que enfermedades que antes eran propias de una 
zona concreta hoy pueden dispersarse a un mayor número de personas y por todo el globo 
terráqueo. Especialmente importantes son las áreas donde se concentran personas emigrantes 
no pertenecientes a una zona determinada y que pueden ser un foco importante de 
transmisión de una enfermedad. Así mismo, no sólo las personas corren riesgo debido a este 
cambio sino que también la fauna y la flora de algunas zonas pueden verse seriamente 
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afectadas. Un ejemplo claro lo encontramos en Australia, este país posee un ecosistema muy 
particular y aislado del resto del planeta. Por lo que cualquier injerencia exterior puede 
provocar un desequilibrio que altere el ecosistema de forma grave. 
Por lo tanto el control y la prevención de la propagación de las enfermedades es un tema 
primordial. Consiguientemente, la epidemiología se presenta como una herramienta útil y 
eficaz para controlar y lograr solucionar esta problemática. Según la Organización Mundial de 
la Salud la epidemiologia estudia la distribución, la frecuencia, los factores determinantes, las 
predicciones y el control de los factores relacionados con la salud y con las distintas 
enfermedades existentes en poblaciones humanas definidas (OMS, 2015). Es decir, esta 
disciplina científica nos permite observar el comportamiento de una enfermedad si conocemos 
de antemano los parámetros iniciales que la rigen. A su vez puede ser de utilidad para 
pronosticar o deducir comportamientos futuros y elaborar protocolos de actuación.  
Las técnicas y métodos que utiliza la epidemiología comenzaron a desarrollarse a finales del 
Siglo XVIII. Surgieron a raíz de la búsqueda de una causa que explicará la aparición y extensión 
de las enfermedades. El avance en campos como la microbiología, la medicina y las 
matemáticas permitieron una mejor comprensión de cómo actuaban las enfermedades en la 
población (Sanín, 2006). Así, en el Siglo XIX los estudios de John Snow  acerca de la 
propagación del cólera sientan las bases de la epidemiología moderna. Snow observó que el 
cólera era causado por el consumo de aguas contaminadas con materias fecales. Snow 
comprobó, en la ciudad de Londres en el año 1854, que los casos de esta enfermedad se 
agrupaban en las zonas donde el agua consumida estaba contaminada con heces. Como se 
puede observar en la Figura 1 Snow utilizó un mapa de Londres donde marcaba los casos de 
cólera pudiendo identificar un patrón de propagación de la enfermedad y su posible causa 
(Newson, 2006). 




Figura 1. Distribución del cólera en Londres, 1854 (Fuente: Newson, 2006). 
Hay diversos tipos de epidemiología como la descriptiva, la analítica, la experimental o la 
ecoepidemiología. La epidemiología descriptiva describe el fenómeno epidemiológico 
cuantificando la frecuencia y distribución de éste mediante diferentes medidas. La 
epidemiología analítica busca establecer relaciones causales entre factores que son 
determinantes en el desarrollo de la enfermedad. La epidemiología experimental busca, 
mediante el control de ciertas condiciones del grupo a estudiar, conclusiones más elaboradas 
que con la mera observación no pueden ser descritas. Por último, la ecoepidemiología busca 
mediante herramientas ecológicas, estudiar cómo interaccionan los factores humanos con las 
poblaciones y ver si esto puede influir en la evolución de enfermedades que se producen como 
consecuencia de dicha interacción (Porta et al, 2008).  
 
En resumen, la epidemiología contribuye a definir los problemas e inconvenientes de salud en 
una comunidad, descubrir factores que aumentan el riesgo de contraer una enfermedad, 
predecir tendencias, determinar si una enfermedad es controlable y elaborar estrategias de 
intervención. 
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1.3 Marco general de la gripe 
La influenza estacional, comúnmente “gripe”, es una enfermedad respiratoria contagiosa 
provocada por los virus de la influenza. A diferencia del resfriado común el virus de la influenza 
puede causar una enfermedad  grave o con complicaciones que pueden poner en riesgo la 
vida. Globalmente cada año el 10% de la población desarrolla la enfermedad siendo las 
personas mayores, los niños pequeños, las mujeres embarazadas, y las personas con ciertas 
afecciones grupos de riesgo a destacar (OMS, 2015). 
Hoy en día aún no está claro de qué manera se propaga la enfermedad, pero los expertos 
creen que el virus se propaga principalmente a través de las gotas que se producen al 
estornudar, toser o hablar. Estas gotas terminan en el tracto respiratorio de las personas que 
se encuentran cerca del individuo contagiado.  
Según los Centros para el Control y la Prevención de Enfermedades (Centers for Disease 
Control and Prevention, CDC) la mayoría de los adultos pueden contagiar a los demás a partir 
de 1 día antes de la aparición de los síntomas, y hasta 5 a 7 días desde el inicio de la 
enfermedad. Por otra parte, los niños pueden contagiar el virus durante más de 7 días. Los 
síntomas comienzan de 1 a 4 días después de que el virus entre en el cuerpo. Es decir, se 
puede contagiar a otra persona antes de saber que se está enfermo. Por último, algunas 
personas pueden infectarse con el virus pero no desarrollar síntomas. Aun así, durante la 
infección también pueden contagiar el virus a otra persona. 
Al tratarse de un virus que muta cada año, la gripe no presenta los mismos parámetros año a 
año. Es decir, el contagio será diferente según la virulencia del virus. 
La temporada de gripe comienza en otoño y acaba a finales del invierno comienzos de 
primavera. El pico máximo de la enfermedad puede producirse desde finales de noviembre 
hasta marzo. 
Los estamentos sanitarios recopilan datos durante todo el año e informes sobre la actividad de 
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1.3.1 La gripe en Barcelona 
El caso de estudio de este Trabajo de Final de Grado (TFG) es el desarrollo de la gripe en 
Barcelona. L’Institut Català de la Salut dispone de una plataforma digital, Diagnosticat, la cual 
nos da información en tiempo real de la situación de la gripe en las diferentes zonas de 
Catalunya. La fuente de datos del Diagnosticat son los registros de los problemas de salud 
recogidos mediante las estaciones clínicas de atención primaria. Los datos se actualizan cada 
domingo. A su vez disponen del historial del virus durante los últimos años. Como podemos ver 
en la Figura 2  la interfaz nos muestra los últimos 4 años registrados y el comportamiento en 
cada año. 
 
Figura 2. Curvas epidémicas de la gripe en Cataluña (Fuente: Diagnosticat, 2015). 
Por otra parte la aplicación nos permite descargar los datos de cada año en formato Excel. Se 




Modelización y simulación del comportamiento epidemiológico de la gripe en la ciudad de Barcelona    15 
 
  
1.4. Modelos matemáticos en epidemiología 
Como ya hemos visto antes, la epidemiología estudia la evolución de una epidemia a lo largo 
del tiempo, con el objetivo de predecir su comportamiento. Pero ¿cómo ha llegado a permitir 
responder cuestiones que antiguamente no tenían respuesta, como el por qué las epidemias 
no afectan a toda la población? 
En este punto entran en juego las matemáticas, las cuales han sido de gran importancia para el 
desarrollo de la epidemiología. Los primeros modelos matemáticos permitían el estudio de 
enfermedades simples considerando que la incidencia de una enfermedad estaba relacionada 
con las densidades de la población sana y la población infectada. A medida que estos modelos 
mejoraban se tenían en cuenta otros parámetros como la dinámica de infección del virus, 
comportamientos sociales o prevención por parte de los estamentos de salud.  
Desde entonces se han realizado múltiples modelos que han supuesto grandes avances en el 
control y prevención de epidemias.  
1.4.1 Clasificación de los modelos 
Dependiendo del campo a aplicar el modelo, este tendrá unas características determinadas, ya 
que un modelo que explique el comportamiento de una enfermedad no se regirá por los 
mismos principios y parámetros que uno que explique el comportamiento de todo un 
ecosistema, por ejemplo. Por lo tanto se hace una clasificación de modelos (Haefner, 2005). 
- Si el modelo es descriptivo y su comportamiento deriva de datos observados se trata 
de un modelo empírico. Por otra parte, si el modelo basa su comportamiento en reglas 
previamente establecidas se trata de un modelo mecanicista. 
- Si las variables del modelo no se modifican en el tiempo se trata de un modelo 
estático. De lo contrario se trata de un modelo dinámico. 
- Dentro de los modelos dinámicos, si éste representa el tiempo de forma continua se 
trata de un modelo continuo. En cambio, si el tiempo se discretiza se trata de un 
modelo discreto. 
- Por último si el modelo permite eventos aleatorios es un modelo estocástico. De lo 
contrario se trata de un modelo determinista. 
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Fundamentalmente en epidemiología se utilizan dos tipos de modelos matemáticos. Por una 
parte tenemos lo modelos basados en individuos, los cuales suelen ser modelos con un fuerte 
componente estocástico en los que se estudia el comportamiento de cada individuo en 
particular. Luego están los modelos compartimentados o centrados en estados. Estos modelos 
suelen ser determinísticos y se considera a los individuos como pertenecientes a un conjunto 
el cual presenta un estado particular. Por último, tenemos los modelos híbridos que son 
aquellos que mezclan los dos anteriores. 
1.4.2 Modelos compartimentados 
Se trata de modelos determinísticos a base de sistemas dinámicos. Estos modelos  se centran 
en los estados por los cuales pasa el individuo, tratando al individuo como parte de un 
conjunto y no de manera particular. 
Dentro de estos modelos hay una gran variedad. El acrónimo del modelo suele indicarnos por 
cuantos estados pasan los individuos. El modelo SIR suele ser el modelo más simple en el cual 
se diferencian tres clases: susceptible (S, del inglés susceptible), infectado (I, del inglés 
infected) y recuperado (R, del inglés recovered).  
La elección de un modelo suele depender de los individuos infecciosos a través de los cuales se 
transmita la enfermedad. Por ejemplo, las enfermedades víricas suelen hacer que un individuo 
previamente infectado cree una resistencia a volverse a infectar. 
Al estudiar modelos centrados en estados, es muy importante la variación de dicho estado a lo 
largo del tiempo. El flujo de nuevos infectados está relacionado directamente con las 
densidades de la poblaciones sana e infectada, ya que este nuevo número de infectados 
depende del número de contactos entre éstas: los susceptibles y los infectados. 
Por otra parte, la enfermedad tiene un periodo de duración determinado que establecerá el 
tiempo que permanecerá un individuo dentro de la clase infectado. Una vez cumplido este 
tiempo el individuo pasará a un nuevo estado, por ejemplo, el de resistencia a la enfermedad 
(en el caso de un modelo SIR).  
Establecido el comportamiento de las diferentes clases, éste se traduce en ecuaciones 
diferenciales las cuales nos determinan el flujo entre estados de cada clase en cualquier 
periodo de tiempo. 
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A continuación se detallan las bases de algunos modelos estándar en este ámbito  (Bauer, 
2008). 
Modelo SIR 
Este modelo considera sólo tres clases de individuos (Figura 3): 
- S (t) representa a los individuos susceptibles, aquellos que no han sido infectados y 
que podrían resultar infectados. 
- I (t) representa a los individuos infectados y que pueden transmitir la enfermedad. 








Figura 3. Diagrama de estados del modelo SIR. 
El modelo se describe según las siguientes ecuaciones (Ec. 1, 2 y 3), donde β es el parámetro 
relacionado con la tasa de infección y γ es el parámetro relacionado con la tasa de curación. 
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Modelo SIR con nacimientos y muertes 
Este modelo es una ampliación del anterior donde se considera que los individuos pueden 
nacer y morir. El modelo se describe según las siguientes ecuaciones, donde N es la población 
total (N = S + I + R), β la tasa de infección, µ la tasa de promedio de nacimientos y defunciones 
por causas naturales (consideradas iguales para mantener la población constante) y γ es la tasa 
de infección. 
S I R 













                                           (6) 
Modelo SIRS 
En este modelo los individuos recuperados pueden perder la inmunidad a la enfermedad y 
volver al estado de susceptibles. 
El modelo se describe según las siguientes ecuaciones donde N seria la población total, β la 
tasa de infección, µ la tasa de mortalidad/natalidad por causas naturales, γ es la tasa de 












                                    (9) 
Modelo SEIR 
Este modelo incluye una nueva clase de individuo. La clase de expuesto (E, del inglés exposed). 
En esta clase el individuo porta la enfermedad pero se halla en un periodo de incubación en la 





Figura 4. Diagrama de estados del modelo SEIR 
El modelo se describe según las siguientes ecuaciones donde B es el número de nacimientos 
por unidad de tiempo, β la tasa de infección, µ la tasa de promedio de defunciones por causas 
naturales, ϵ tasa de incubación y γ es el tiempo promedio de infección. 
E I R S 
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1.4.3 Modelos basados en el individuo 
Los modelos basados en el individuo (IBM, del inglés Individual-Based Model) son 
representaciones computacionales de sistemas que consisten básicamente en la colección de 
micro-entidades que interactúan entre ellas y cambian su estado a cada paso de tiempo 
(Auchincloss, 2008). Estas micro-entidades se conocen como individuos y pueden ser cualquier 
cosa que altere su comportamiento en respuesta a una entrada ya sea de otro individuo o del 
medio ambiente. Los individuos son dotados inicialmente de rasgos y comportamientos que 
determinan cómo interactúan, obtienen información y/o toman decisiones. Estos modelos no 
se limitan a los datos observados y pueden ser utilizados para modelizar situaciones 
hipotéticas o experimentos que pueden ser imposibles o poco éticos para llevar a cabo en el 
mundo real. Sin embargo, los modelos basados en los individuos no están exentos de 
limitaciones. Parámetros como, por ejemplo, la tasa de reproducción de enfermedades 
infecciosas a menudo son difíciles de encontrar en la literatura. Además la validez del modelo 
puede ser difícil de evaluar (Auchincloss, 2008). 
A continuación se citan, a modo de ejemplo, algunos modelos basados en el individuo 
aplicados a la epidemiología. 
Agent-Based Model of dengue Disease Transmission by Aedes aegypti Populations (Isidoro et 
al, 2011) 
En este modelo se pretende mostrar la dinámica de la población del mosquito Aedes aegypti y 
como esta influye en la propagación del Dengue entre el mosquito y el ser humano. El modelo 
determina los principales aspectos de la ecología y comportamiento del mosquito. Así mismo, 
los componentes del entorno son presentados como elementos dinámicos que  obedecen a las 
leyes físicas. En este caso la plataforma usada fue el simulador LAIS. 
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An agent-based simulation of a tuberculosis epidemic: Understanding the timing of 
transmission (Kasaie et al, 2013) 
Este modelo se centra en la transmisión de la tuberculosis y como el contagio depende no sólo 
de la distribución y la dinámica de la propia enfermedad sino también de la política de control 
de la enfermedad que se lleve a cabo; así como el rol social de los contagiados y los individuos 
susceptibles. De esta manera, modelizan la dinámica de transmisión a nivel individual y el 
tiempo que tarda en ramificarse el contagio en infecciones secundarias para así poder 
comparar diferentes patrones de transmisión y discutir las diferentes implicaciones. En este 
caso la plataforma usada fue el simulador Anylogic. 
SIMPEST: an agent-based model to simulate plague epidemics in Madagascar (Badariotti et al, 
2006) 
Este modelo estudia la propagación de la peste en Madagascar estudiando el comportamiento 
de las ratas, las pulgas y los seres humanos, de manera que se puedan determinar qué tipo de 
parámetros hacen que esta enfermedad se propague y cómo poder vigilar la propagación 
hasta controlarla. En este caso la plataforma usada fue Netlogo. 
Protocolo ODD 
Debido a que inicialmente las descripciones publicadas de IBMs eran incompletas, difíciles de 
entender y poco accesibles, se creó un protocolo para estandarizar su descripción (Ginovart et 
al, 2011). Este protocolo consta de tres partes diferenciadas: “Overview”, “Design Concepts” y 
“Details” (Grimm et al, 2006). 
El “Overview” presenta la descripción general del programa, ofreciendo información acerca del 
protocolo en sí, las variables de estado y escalas y la perspectiva del proceso y programación.  
“Design Concepts” describe los conceptos generales referentes al diseño del modelo. Estos 
conceptos incluyen referencias acerca del tipo de interacciones entre los individuos, si hay o 
no predicciones acerca de condiciones futuras o si se considera la estocasticidad, entre otros. 
Por último, el bloque “Details” describe la inicialización, las entradas y los submodelos que 
puedan haber.  
 




NetLogo es un entorno de modelización programable para la simulación de los fenómenos 
naturales y sociales desde una perspectiva IBM. Fue diseñado por Uri Wilensky en 1999 y se 
mantiene en continuo desarrollo.  
NetLogo es especialmente adecuado para modelizar sistemas complejos y su evolución en el 
tiempo. Los modelizadores pueden dar instrucciones a cientos o miles de individuos, y todos 
operan de forma independiente. Esto hace que sea posible explorar la conexión entre el 
comportamiento a nivel micro de los individuos y los patrones a nivel macro que emergen de 
su interacción. 
NetLogo permite a estudiantes realizar simulaciones abiertas y "jugar" con los modelos, 
explorar su comportamiento bajo diversas condiciones. También es un entorno de creación 
que permite a los estudiantes, profesores e investigadores crear sus propios modelos. NetLogo 
es bastante simple para los estudiantes y profesores, pero lo suficientemente avanzado para 
servir como una poderosa herramienta para los investigadores en muchos campos (Wilensky, 
2015). 
1.4.4 Modelos sobre la gripe 
Actualmente existen diferentes propuestas para la modelización epidemiológica de la gripe. A 
continuación detallamos algunos ejemplos: 
Modelos continuos 
Optimal control of an influenza model with seasonal forcing and age-dependent transmission 
rates. (Jeehyun et al, 2013). 
Este modelo es una variación del modelo SEIAR, que es una extensión del modelo SEIR 
explicado anteriormente. En el modelo SEIAR los individuos de la clase expuesto pasan a dos 
clases diferenciadas: la clase infectados (I, del inglés, infected) y la clase asintomáticos (A, del 
inglés, asymptomatic). Esta última clase tiene la particularidad de que el individuo infectado no 
presenta síntomas. El modelo incluye variaciones en el modelo SEIAR como la inclusión de la 
estacionalidad, las edades y estrategias de control como la vacunación, tratamientos 
antivíricos y cambios de comportamiento social. El propósito del modelo es examinar el efecto 
de estos nuevos parámetros en la dinámica del contagio. 
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Prediction of flu epidemic activity with dynamical model based on weather forecast. (Postnikov 
et al, 2013) 
A partir del modelo SIRS explicado anteriormente se ha establecido una correlación entre los 
ratios de contagio y la temperatura media diaria. De esta manera este modelo incluye nuevas 
variables a las ecuaciones del modelo SIRS que incluyan las variaciones de temperatura, 
consiguiendo predicciones de contagio a corto plazo basadas en el pronóstico del tiempo. 
Modelos basados en el individuo. 
Agent-based modelling for influenza H1N1 in an artificial classroom. (Yuanzheng et al, 2011) 
Se trata de un modelo que, basado en casos estadísticos, recrea una clase con estudiantes. El 
modelo no solo recrea como se propaga la enfermedad de una persona a otra sino que 
también atribuye características propias a cada individuo, como puede ser la forma de 
comportarse en una clase. 
An agent-based modelling for pandemic influenza un Egypt. (Khalil et al, 2010) 
Se trata de un modelo basado en el individuo que simula una pandemia de gripe en Egipto. El 
modelo propuesto trata diferentes parámetros tales como: comportamiento social, 
distribución de la población en Egipto, patrones de interacción entre individuos. Con el modelo 
se busca entender las posibles causas de una pandemia en el país, así como medir la 













El objetivo general de este TFG es analizar las posibilidades de la modelización y la simulación 
en el estudio epidemiológico de la gripe en Barcelona. Se propone hacerlo desde dos 
perspectivas, la de los modelos continuos compartimentados y la de los modelos basados en el 
individuo. Para poder comparar ambas aproximaciones se desarrollarán dos modelos 
específicamente para este propósito, uno de cada tipo, basados en hipótesis similares.  
A continuación se detallan los objetivos específicos: 
- Desarrollar un modelo compartimentado de la gripe. 
- Desarrollar un modelo basado en individuos de la gripe. 
- Analizar los datos epidemiológicos disponibles en la ciudad de Barcelona. 
- Realizar una parametrización inicial de los modelos a partir de datos analizados de la 
ciudad de Barcelona. 
- Discutir los diferentes aspectos de cada modelo. 
- Comparar los modelos entre sí. 
- Discutir la utilidad de los modelos. 
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2 Descripción de los modelos desarrollados 
2.1 Modelo continuo compartimentado 
Se propone un modelo con bases mecanicistas, ya que se basa en el conocimiento de la 
dinámica de la enfermedad, dinámico, continuo, pero con resolución discreta y sin 
estocasticidad. 
 
2.1.1 Descripción del modelo 
El modelo propuesto de la gripe se trata de una extensión del modelo SEIR donde los 
individuos infectados pasan un tiempo de exposición en el que aún no son contagiosos. El 
modelo se basa en los datos de comportamiento expuestos tanto por la Organización Mundial 
de la Salud (OMS), como por el Centro para el Control y Prevención de Enfermedades de 
Estados Unidos (CDC). Este modelo es una extensión del modelo estándar SEIR descrito por 
Arino et al (2008) donde se incluye un cambio. Los individuos expuestos en la etapa de 
incubación (E) pueden desarrollar síntomas y pasar a la etapa de infeccioso (I) o no 
desarrollarlos y pasar a la etapa de infección asintomática (A). En los dos casos los individuos 
podrán infectar a otros sanos. Los individuos enfermos tendrán una probabilidad de infección 
menor ya que suponemos que estos individuos están sometidos a un control más específico 
por parte delas autoridades médicas. La dinámica del modelo se describe según las siguientes 
ecuaciones (Ec 14 a 18): 
  
  
                     (14) 
  
  
                           (15) 
  
  
              (16) 
  
  
              (17) 
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La figura 5 muestra un diagrama de flujo para el modelo presentado por las ecuaciones 
anteriormente expuestas. Este modelo incluye cinco compartimentos clave (S, I, A, E y R) los 
cuales denotan el número de individuos en los compartimientos: susceptible, expuesto, 








Figura 5. Modelo Epidémico SEAIR 
2.1.2 Descripción de parámetros y variables. 
 
A continuación se muestran los diferentes parámetros que afectan al comportamiento del 
modelo:  
α1: parámetro relacionado con la infectividad de los individuos asintomáticos hacia los 
susceptibles. 
α2: parámetro relacionado con la infectividad de los individuos enfermos hacia los 
susceptibles. 
β1: flujo del compartimento de infectados al de asintomáticos, relacionado con el tiempo 
de diferenciación de infectado a asintomático. 
Β2: flujo del compartimento de infectados al de enfermos, relacionado con el tiempo de 
diferenciación de infectado a enfermo. 
ω1: flujo del compartimento de asintomáticos al de recuperados, relacionado con el 
tiempo de recuperación de los individuos asintomáticos. 
ω2: flujo del compartimento de enfermos al de recuperados, relacionado con el tiempo de 















Por último, aunque no esté detallado en el esquema de la figura 5, se ha introducido un último 
parámetro. Teniendo en cuenta que la población es heterogénea y las enfermedades no 
afectan de igual manera a todos, se ha establecido  un porcentaje de la población inicial que 
será inmune a la enfermedad. Por lo tanto, el parámetro (ϒ) indica el porcentaje inicial de 
individuos susceptibles (S0) del total de la población (N), So=ϒ·N. 
2.1.3 Descripción de la programación 
 
Este modelo se ha implementado en una hoja de cálculo para su resolución mediante 
diferencias finitas ya que la resolución analítica no es posible. A partir de las ecuaciones 14 a 
18 obtenemos las ecuaciones 19 a 23 que nos permiten calcular la población de cada clase en 
un determinado punto de la evolución temporal (i), conocida la población en el punto anterior 
(i-1). De esta manera, conociendo las poblaciones iniciales de cada clase se puede calcular las 
poblaciones en intervalos de tiempo regulares mediante dichas ecuaciones (19 a 23). 
   ((                                 )    )                 (19) 
   ((                                                      )    )          (20) 
   ((                    )    )                  (21) 
   ((                    )    )                   (22) 
   ((                   )    )                   (23) 
El paso de tiempo (∆t) establecido para la simulación es de 1 día. Los datos reales recogidos 
por las autoridades tienen un intervalo de tiempo entre muestras de 7 días. Si se aplicara este 
intervalo de tiempo al programa la exactitud de los resultados sería menor. Es por eso que el 
paso de tiempo establecido es menor, creyendo conveniente que se establezca en un día ya la 
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2.2 Modelo basado en el individuo 
Se propone un modelo con bases mecanicistas, dinámico, discreto (inherente a los IBMs) y que 
Incluye estocasticidad. 
 
2.2.1 Descripción del modelo (protocolo ODD) 
Overview 
Propósito 
Se pretende entender la dinámica de una enfermedad donde esta se extiende de forma rápida 
sobre la población y desaparece de la misma forma. A su vez, se pretende también analizar los 
parámetros que hacen variar dicho comportamiento. 
Entidades 
El modelo contiene dos entidades fundamentales: los individuos y las celdas espaciales. 
 Individuos 
Los individuos son entidades individuales con características propias. Los individuos se 
clasifican en dos grupos: asintomáticos y enfermos. Las personas asintomáticas son 
consideradas individuos, representados por el color verde en la interfaz gráfica, que no 
presentan síntomas de la enfermedad pero pueden contagiarla en según qué escenarios. Así 
mismo tienen la habilidad de moverse a través de las celdas espaciales. Por otro lado las 
personas enfermas no tienen la capacidad de moverse, presentan los síntomas asociados a la 
enfermedad y son capaces de contagiar a otros individuos en todo momento. Son 
representados por el color rojo en la interfaz gráfica. 
 Celdas espaciales 
Las celdas cumplen la función de almacenar individuos sanos y curados. Estas dos clases de 
individuos se diferencian de los otros ya que no poseen cualidades individuales. Por lo tanto 
las celdas tendrán un número determinado de sanos y curados a cada paso de tiempo.  
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Escalas de espacio y tiempo 
Se considera un espacio bidimensional que realmente no es un espacio explícito, ya que los 
individuos se redistribuyen a cada paso de tiempo sin una pauta física determinada. Es decir, 
las celdas que conforman el espacio en este modelo realmente se interpretan como estados 
de situación en los que se puede dar un contacto que permita la transmisión de la enfermedad 
en una unidad de tiempo (día). Así, si aumentamos el espacio estamos aumentado el número 
de situaciones que podrían desarrollarse entre un individuo infectado y una casilla con 
individuos susceptibles. La dimensión de éste se determina según los valores deseados por el 
usuario. No se aplican condiciones periódicas de contorno. 
El paso de tiempo utilizado es de 1 día. Se realizan simulaciones según valores de muestreo 
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Perspectiva general y programación 
 La figura 6 describe el funcionamiento general del programa. Al iniciar la simulación se 
establecen  los parámetros iniciales que pueden variar en cada simulación. Se inicializa el 
medio con los individuos iniciales. Cuando el simulador arranca se realizan las acciones sobre 
cada individuo. En cada paso de tiempo se establece una nueva configuración del sistema con 
características distintas para cada individuo y celda. La simulación finaliza cuando el periodo de 



























Descripción del sistema 
Configuración inicial o Set 
up 
Acciones de cada individuo 
 Nueva configuración 
No 
Sí 
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El modelo avanza en pasos de tiempo de un día. A cada paso de tiempo los individuos realizan 
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En cada paso de tiempo los individuos se moverán en cualquier dirección y a una distancia del 
punto anterior determinada por el usuario. En esta simulación sólo los individuos 
asintomáticos tendrán la capacidad de moverse; los individuos enfermos permanecerán en sus 
respectivas celdas de origen. La simulación se detendrá cuando los pasos de tiempo sean 
mayores que el período de muestreo determinado por el usuario. Una vez el individuo se ha 
movido “x” celdas realizará unas acciones dependiendo de su clase: asintomático o enfermo.  
Si el individuo es asintomático habrá una probabilidad de contagiar a un porcentaje de 
individuos sanos de la celda en la que se encuentre. Cuando se produce el contagio el número 
de individuos sanos disminuye en la celda y el programa crea tantos individuos asintomáticos 
como contagios haya habido. Los nuevos individuos son creados con las mismas características 
de quien los infectó.  
A continuación el individuo asintomático tiene una probabilidad de caer enfermo y convertirse 
en un individuo enfermo. Esta probabilidad se calcula en cada paso de tiempo, pero si el 
individuo no enferma y el tiempo supera el tiempo de recuperación, este individuo desaparece 
y se integra como un individuo curado en el patch o celda en la que se encontraba por última 
vez.  
Por lo que respecta al individuo enfermo, éste puede contagiar de igual manera que el 
individuo asintomático, diferenciándose sólo de la probabilidad de infección que el usuario le 
asigne a cada uno. Si llega a contagiar, las personas resultantes, que salen de la celda en la que 
se encuentra el individuo, no serán un clon igual sino que tendrán las características de un 
individuo asintomático. Por último, a medida que pase el tiempo, si éste supera el tiempo de 
recuperación el individuo enfermo desaparecerá integrándose en su última celda como un 
individuo curado. 
Finalmente el programa hace un recuento en cada paso de tiempo del número de sanos, 
curados, enfermos y asintomáticos. También cuenta el número total de enfermos que se 
producen. Cuando el paso de tiempo supera el tiempo de muestreo asignado por el usuario el 








En lo relativo al diseño y parametrización del modelo se ha utilizado la información sobre el 
contagio de la gripe que facilita la institución Centro para el Control y la Prevención de 
Enfermedades (CDC) y los datos de la plataforma web Diagnosticat referentes a los datos de 
gripe en Catalunya. Del CDC se ha extraído la información acerca de los tiempos de contagio y 
recuperación de la enfermedad. Para la parametrización de parámetros desconocidos se han 
utilizado los datos del Diagnosticat. 
En relación a la interacción, los individuos asintomáticos y enfermos no interactúan ya que no 
compiten por las celdas. Los individuos no poseen la capacidad de aprender de situaciones 
pasadas, ni tienen la sensibilidad para conocer o percibir el entorno. Su comportamiento está 
fijado de antemano y su movimiento es aleatorio excepto para los individuos enfermos que no 
pueden moverse. Los individuos no tienen la capacidad de modificar su comportamiento 
asignado previamente. 
La estocasticidad del modelo se evidencia tanto en la movilidad de los individuos 
asintomáticos como en el ratio de contagio de los individuos contagiosos. 
La interacción entre los individuos no existe ya que la única interacción posible en el modelo se 
da entre un individuo contagioso y los individuos susceptibles pertenecientes a una celda que 
no tienen la clase de individuo. 
En relación a los colectivos, ya se ha mencionado que existen dos tipos: los individuos 
asintomáticos y los enfermos.  
Por último, referente a la observación del sistema obtenemos la evolución temporal de los dos 










Inicialización: Los  individuos se disponen aleatoriamente en el espacio con una proporción y 
número previamente asignados por el usuario. El número de individuos por celda también es 
asignado por el usuario. La figura 8 muestra las condiciones de partida de la simulación. En la 
tabla 1 se encuentran los valores de los parámetros utilizados para iniciar las simulaciones 
 
Figura 8.  Interfaz del modelo en Netlogo que muestra el estado inicial y en un punto 








Tabla 1. Rango de valores de los parámetros y variables de entrada.  
Variable Valor por defecto Valor mínimo Valor máximo 
Población total A determinar 0 No existe 
Personas iniciales 1 0 10 
Porcentaje enfermos 50 0 100 
Radio de movilidad 10 0 20 
Probabilidad de 
enfermar 
50 % 0 100 % 




A determinar No existe No existe 
Probabilidad de 
contagio de los 
enfermos 
A determinar No existe No existe 
Probabilidad de 
contagio de los 
asintomáticos 
A determinar No existe No existe 
 
Entrada. Se considera que los individuos entran en el espacio debido al contagio por parte de 
un individuo infectado a un individuo susceptible. La salida de los individuos se produce 
cuando este se cura y pasa a formar parte de la celda en la que se encontraba cuando se ha 
curado. 
Sub-modelos 
A continuación se detallan los submodelos  del programa: 
- Movimiento: Aleatoriamente se escoge una dirección y se avanza la distancia fijada 
para cada individuo. 
- Contagio asintomáticos: Cuando la evolución temporal llega al cuarto día los individuos 
asintomáticos pueden contagiar los individuos de la casilla en la que se encuentre 
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según una probabilidad aleatoria e individual. Si se consigue el contagio el modelo 
creará tantos individuos asintomáticos como contagios haya habido. A su vez, se 
actualizará el número de individuos sanos y curados de la celda. 
- Curación asintomáticos: Si el individuo asintomático sobrepasa el séptimo día de vida, 
desaparece del espacio y pasa a integrar parte de los individuos curados de la casilla en 
la que se encontraba en ese momento. 
- Contagio enfermos: Es un caso parecido al de contagio asintomático. La diferencia 
radica en el número de días que han de pasar para realizar las acciones del sub-
modelo, y también en que los nuevos individuos contagiados no serán de la clase 
enfermos sino de la clase asintomático. 
- Enfermar: Si el individuo asintomático sobrepasa el cuarto día puede cambiar al estado 
de enfermo siempre y cuando las probabilidades de enfermar sean superiores a la 
probabilidad preestablecida para cada individuo. Si continúa pasando el tiempo y el 
individuo asintomático sobrepasa el séptimo día, se cura y pasa a formar parte de la 
clase curados de la celda en la cual se encontrase. 
- Recuento: Calcula el número en cada paso de tiempo tanto de los individuos, 
asintomáticos y enfermos, como de las clases de individuos en las casillas, sanos y 
curados.  
En el Anexo A se transcribe el código de simulación.  
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3 Parametrización de los modelos 
La parametrización inicial se ha realizado en base a datos obtenidos de fuentes bibliográficas 
tales como el CDC (Centers for Disease Control and Prevention) o el Institut Català de la Salut. 
El objetivo principal es recabar la información necesaria para acotar el rango de parámetros 
que nos permita obtener un modelo que se ajuste a un escenario real. En este caso 
utilizaremos los datos de gripe de Barcelona que facilita la aplicación de la Generalitat de 
Catalunya Diagnosticat.  
3.1  Modelo compartimentado 
Los parámetros β1, β2, ω1 y ω2 son fijados según los datos bibliográficos anteriormente citados.  
- El flujo del compartimento de infectados al de asintomáticos (β1) equivale a 1/4 días
-1. 
- El flujo del compartimento de infectados al de enfermos (β2) equivale a 1/4 días
-1. 
- El flujo del compartimento de asintomáticos al de recuperados (ω1) equivale a 1/7 días
-
1. 
- El flujo del compartimento de enfermos al de recuperados (ω2) equivale a 1/7 días
-1. 
Respecto a las variables α1 y α2 no se conocen datos estimados de estos valores, ya que el virus 
de la gripe muta año a año y su virulencia cambia con cada nueva cepa. Esto conlleva la 
variación de estos parámetros. Así, de un año a otro, estos parámetros pueden variar y son 
claves para el ajuste correcto del modelo. Así mismo, teniendo en cuenta que el grupo de 
enfermos estará sometido a una vigilancia mayor por parte de las autoridades sanitarias 
asignamos una probabilidad de infección menor que la del grupo de asintomático, siendo esta 
probabilidad del orden de α2= α1/10. 
Por último, se tiene en cuenta que la población total no se corresponde a la población 
susceptible real, por lo cual hay que establecer un porcentaje de personas que no son 
susceptibles ya sea por vacunación u otros motivos (ϒ). Este porcentaje es el parámetro ϒ que 
tendrá que ajustarse al igual que las alfas para obtener un modelo correcto. 
Una vez fijados los parámetros a ajustar procedemos a la calibración del modelo. Como 
referencia se utilizarán los datos de la gripe de las temporadas 2012-2013, 2013-2014 y 2014-
2015. Para la calibración del modelo se variará ϒ y α1 de forma ordenada hasta conseguir 
reproducir la curva experimental. En este caso sólo se variarán estos parámetros ya que de los 
otros conocemos su valor de antemano. Se utilizarán los últimos tres años para observar si el 
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modelo se fija correctamente a diferentes escenarios. La Figura 9 muestra como la variación de 
un parámetro optimiza o no el modelo. 
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En la tabla 2 se observan los valores de los parámetros calibrados para cada temporada de 
gripe. 
Tabla 2. Calibración de parámetros modelo compartimentado. 
Parámetro 2012-2013 2013-2014 2014-2015 








ϒ 0,100 0,098 0,130 
  
 
3.2 Modelo basado en el individuo 
Los parámetros que definen el comportamiento del modelo son los siguientes:  
- Probabilidad de enfermar (Probabilidad-enfermar), indica la probabilidad de que un 
individuo contagiado desarrolle los síntomas. 
- Proporción susceptibles (ϒ), indica la proporción de individuos susceptibles del total de 
individuos. 
- Probabilidad de contagio de un individuo asintomático (Prob-contagio-asintomáticos), 
indica la probabilidad que tiene un individuo asintomático de contagiar a un individuo 
sano. 
- Probabilidad de contagio de un individuo enfermo (Prob-contagio-enfermos), indica la 
probabilidad que tiene un individuo enfermo de contagiar a un individuo sano. 
Al igual que en el modelo anterior para la calibración se utilizan datos reales de la gripe de las 
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En la tabla 3 se observan los valores de los parámetros calibrados por temporada. 
Tabla 3. Calibración de parámetros  modelo basado en individuos 
Parámetro 2012-2013 2013-2014 2014-2015 
Probabilidad-enfermar 70 % 60 % 
 
78 % 





Prob-contagio-asintomático 0,0051 0,0051 0,0064  
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4. Análisis del comportamiento de los modelos 
4.1. Análisis inicial del comportamiento de los modelos en comparación con los datos reales 
de Barcelona 
Modelo compartimentado 
En este apartado se busca analizar la idoneidad del modelo respecto al comportamiento real 
que describe. Así, ajustamos los parámetros del modelo compartimentado anteriormente 
vistos para obtener un comportamiento similar al descrito por los datos reales. Las 
aproximaciones hechas se han establecido a partir de los datos de gripe en Barcelona de las 
temporadas: 2012-2013, 2013-2014 y 2014-2015.  En las siguientes figuras se observa como el 
modelo se ajusta aceptablemente a la realidad (Figuras 10, 11 y 12). 
 































Figura 11. Ajuste modelo compartimentado temporada 2013-2014. 
 
Figura 12. Ajuste modelo compartimentado temporada 2014-2015 
Para determinar matemáticamente la idoneidad de las simulaciones propuestas se ha 
establecido una representación en la cual se evalúa la semejanza numérica que hay entre los 
puntos reales y los puntos simulados. Así, como se observa en la figura 13 se representa en el 
eje de abscisas los datos reales y en el eje de ordenadas sus homólogos del modelo. De esta 
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determinación nos indicará que tan bueno es nuestro modelo, siendo que un coeficiente de 
determinación cercano a 1 nos indique un modelo muy similar al comportamiento real. Por lo 
tanto la recta ideal que describiría a la perfección el modelo seria la recta y =1.x + 0.  
La tabla 4 indica el coeficiente de determinación por cada temporada analizada. 







Figura 13. Recta de regresión temporada 2012-2013. 
 
 
Como se puede ver en la tabla 4 los coeficientes de determinación se aproximan a 1, lo cual 
quiere decir que el modelo es correcto. No obstante el modelo no termina de reproducir el 
comportamiento real exactamente. Tal como podemos ver en las figuras 10, 11 y 12 hay 
intervalos de tiempo en el cual la representación real y la del modelo difieren. En la figura 14 
se ha acotado el intervalo de tiempo en el cual se observa este comportamiento, 
y = 1,0286x - 199,25 































Número de contagiados reales 
Temporada 2012-2013 
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correspondiente al inicio del ciclo epidemiológico, cuando el número de enfermos aún es 
pequeño.
 
Figura 14. Diferencias de comportamiento al inicio del ciclo epidemiológico. 
Por lo tanto podemos concluir que el modelo reproduce el comportamiento real a partir de un 
determinado número de contagios. Antes de este valor el comportamiento del modelo difiere 
del real. Observando este comportamiento en las tres simulaciones hechas se ha establecido 
que el límite para considerar al modelo como apto es a partir de los 1000 contagiados, 
aproximadamente. 
La causa de esta diferencia de valores puede encontrarse en el espacio físico. Como ya se ha 
mencionado antes el modelo compartimentado no tiene en cuenta el espacio físico, pero en el 
mundo real el espacio físico es un parámetro a tener en cuenta. Por lo tanto es posible que los 
primeros contagios se vean afectados de manera notable por el espacio, ya que al ser pocos 
los individuos contagiados puede haber zonas del espacio físico en las cuales no haya 
individuos que puedan contagiar a otros. Al llegar a un determinado número de contagiados el 
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Modelo basado en el individuo 
Tal y como se ha realizado la comprobación de la idoneidad del modelo compartimentado 
procederemos a hacer lo mismo con el modelo basado en individuos. Como se observa en las 
figuras 15, 16 y 17 al igual que en el modelo compartimentado el modelo basado en individuos 
se ajusta correctamente a los datos reales. 
 
Figura 15. Ajuste modelo basado en individuos temporada 2012-2013. 
 
 






























































Figura 17. Ajuste modelo basado en individuos temporada 2014-2015. 
 
La tabla 5 indica el coeficiente de determinación  para cada ajuste. 






Al igual que en el modelo compartimentado, la representación difiere de los datos reales al 
inicio de la curva  tal como se observa en la figura 18. En este caso el modelo basado en el 
individuo sí que tiene un espacio explícito, pero tampoco es capaz de reproducir 
correctamente el arranque de la epidemia. Las diferencias serían causadas por la baja 
estadística y la diversidad en los comportamientos individuales, al haber un número de casos 
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4.2. Análisis de sensibilidad.  
En un análisis de sensibilidad se determina la influencia de cada parámetro del modelo, 
aunque en este trabajo no se ha hecho de forma extensiva debido a limitaciones de tiempo. 
Dicha evaluación se realiza simulando diferentes escenarios en los cuales el único parámetro a 
variar es el estudiado. 
Modelo compartimentado 
Se han analizado ϒ y α1, ya que son los únicos parámetros que no vienen fijados por la 
bibliografía. 
Proporción de susceptibles del total de individuos (ϒ) 
Del total de una población sólo una parte de ella es susceptible de contraer una determinada 
enfermedad. El resto de la población no la contraerá ya sea porque es inmune, está vacunada, 
sus hábitos sociales son diferentes, etc. Debido a esto el modelo tienen en cuenta la 
proporción de individuos que son susceptibles a la enfermedad del total.  
La tabla 6 indica la influencia de la proporción de susceptibles (ϒ) en el contagio de enfermos. 
Tabla 6. Influencia de ϒ en el número de enfermos 
γ 0,12 0,11 0,1 0,09 0,08 
Susceptibles 144000 132000 120000 108000 96000 
Enfermos 65941 58599 50970 42990 34570 
E/S 0,45792361 0,443931818 0,42475 0,398055556 0,36010417 
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Probabilidad de contagio  
En la figura 19 se observa como a partir de un valor de α1 este parámetro deja de influir en el 
número de enfermos totales, por lo que se puede concluir que hay un valor límite a partir del 
cual el virus tiene la misma eficiencia. Repitiendo la simulación con diferentes tamaños de 
poblaciones  susceptibles, se ha establecido  que hay un límite en el cual no hay nuevos 
individuos enfermos. Se ha observado que el límite de enfermos se establece en la mitad de 
individuos susceptibles iniciales. 
 
Figura 19. Influencia de α1 respecto al número de enfermos. 
 
Modelo basado en el individuo 
Movilidad de los individuos infectados 
En este apartado se valorará la influencia del radio de movilidad en el comportamiento de la 
simulación. Las figuras 20, 21 y 22   muestran la evolución del sistema con tres radios de 
movilidad diferentes, manteniendo el resto de parámetros constantes.  




Figura 20. Simulación con radio de movilidad=1. 
 
 
Figura 21. Simulación con radio de movilidad=10. 
 
 




Figura 22. Simulación con radio de movilidad=22. 
 
Analizando las figuras se puede ver como al aumentar la movilidad de los individuos 
infecciosos el contagio es mayor y se produce más rápidamente. Si la movilidad es lo 
suficientemente baja, como en la figura 20, se producen intervalos en los cuales el contagio es 
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Probabilidad de enfermar 
La probabilidad de enfermar es un parámetro que evalúa la eficacia del virus. Es decir, se 
determina que capacidad tiene la cepa para desarrollar la enfermedad en un individuo 
contagiado (presentar síntomas). La figura 23 muestra el número de enfermos totales según la 
probabilidad de enfermar asignada. 
  
Figura 23. Influencia de la probabilidad de enfermar en relación al número de enfermos 
obtenidos mediante simulaciones IBM. 
 
Como vemos en la figura la proporcionalidad es casi lineal por lo que si se aumenta un 10 % la 
probabilidad de enfermar el número de enfermos se verá incrementado en un 10%.  
Proporción susceptibles del total de individuos (ϒ) 
La tabla 7 indica la influencia de la gamma en relación a los enfermos acumulados. 
Tabla 7. Influencia de ϒ en el número de enfermos. 
ϒ Susceptibles Enfermos Enfermos/Susceptibles 
0,1 126075 61873 49,08 
0,15 189953 143486 75,54 
0,26 316028 276241 87,41 
























Probabilidad de enfermar 
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Observando los resultados de la tabla se analiza que cuanto mayor sea la gamma mayor es el 
ratio enfermos-susceptibles. Esto es debido a que aunque se cambie el número de personas el 
espacio permanece igual. Así pues, el número de contagios se dispara ya que hay más 
individuos contagiosos por celda. 
4.3. Efecto del espacio en el modelo basado en el individuo 
En este apartado se estudiará de qué manera influye el espacio en las simulaciones realizadas 
en la plataforma Netlogo. 
La tabla 8 contiene información acerca de cómo varia la probabilidad de contagio respecto al 
cambio de espacio para mantener una misma respuesta del sistema (evolución del número de 
enfermos). 
Tabla 8. Influencia del espacio en la velocidad de contagio de los individuos. 
Número de celdas  Probabilidad de contagio 
infectado 
Probabilidad de contagio 
enfermo 
100 0,0004 0,0002 
400 0,0015 0,0012 
1600 0,0050 0,0070 
3600 0,0100 0,0190 
 
Como se puede observar, las probabilidades de contagio aumentan según aumenta el número 
de celdas. Esto se debe a que al haber un espacio mayor el número de individuos susceptibles 
que puedan entrar en contacto con un individuo infectado aumenta, y la probabilidad de 
contagio puede reducirse para reproducir el mismo número de contagios. 
Si analizamos la proporcionalidad entre el aumento de celdas y el aumento de las 
probabilidades podemos observar como estos dos parámetros están relacionados. 
Por último, observando las representaciones del modelo no notamos ninguna diferencia 
relevante entre las diferentes simulaciones de espacio. Esto puede deberse a la falta de 
singularidad de cada individuo. Es decir, a la falta de características que los definan como uno 
solo y no como a un grupo de individuos con características similares. 
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4.4. Comparación del comportamiento entre modelos. 
Como se ha podido observar en el apartado 4.1 los modelos propuestos se ajustan 
correctamente a la realidad. La corrección del ajuste viene supeditada a la exactitud con la que 
se afinan los parámetros de simulación. Así, los ajustes realizados se consideran correctos 
sabiendo que podrían mejorarse en cada caso estudiado, aunque se determinó que en este 
caso es suficiente ya que el objeto de este trabajo no es un caso en particular sino un 
comportamiento en general. 
Por lo tanto, observando los diferentes resultados de los dos modelos podemos concluir que 
dichos modelos simulan este comportamiento de forma parecida. Los dos modelos simulan 
con bastante similitud el comportamiento epidemiológico descrito y se alejan de los datos 
reales sólo al inicio del ciclo epidemiológico, cuando entra en juego el espacio.  
Cabría esperar que el modelo basado en individuos simulara un comportamiento más cercano 
a la realidad, ya que los parámetros aplicables a este modelo son más específicos. Entendemos 
que esto no es así debido a que no todas las personas han sido tratadas de forma individual y 
los parámetros asignados a cada individuo para regir su comportamiento no son suficientes 
para que estos actúen de verdad como una entidad individual. Esto se debe a que se buscaba 
aligerar la magnitud de datos procesados para así ganar velocidad de computación.  
La razón por la cual los individuos actuaban de manera similar entre ellos es debido a la falta 
de información bibliográfica acerca de los mecanismos de transmisión de la enfermedad, los 
comportamientos sociales de los individuos susceptibles, distinciones entre edades, sexo, etc. 
Por lo tanto, aunque el modelo sea basado en individuos se asemeja a un modelo 











En este trabajo se han desarrollado e implementado con éxito dos modelos epidemiológicos 
de la gripe: un modelo compartimentado y un modelo basado en el individuo. La 
parametrización se ha hecho con datos de la ciudad de Barcelona pero cabría esperar similares 
resultados con otras poblaciones de condiciones parecidas. Se ha constatado que los modelos 
recrean el comportamiento de la enfermedad de forma satisfactoria. 
NetLogo resultó ser una plataforma adecuada para implementar el modelo basado en el 
individuo, aunque para aumentar la velocidad de simulación los individuos sanos y 
recuperados se consideraron como propiedades del medio, y esto disminuyó el componente 
de individualidad que aporta este tipo de modelos.  
Se ha observado que hay ligeras diferencias entre los modelos y los datos al inicio del ciclo 
epidemiológico.  Una vez pasado un determinado punto los modelos se ajustan a los datos 
reales. En el caso del modelo compartimentado, dichas diferencias posiblemente son debidas 
al papel que juega el espacio físico al inicio del ciclo epidemiológico. Debido a que en este 
modelo el espacio no es tenido en cuenta, se le podría considerar como una limitación en el 
inicio de la simulación.  
En un principio, el modelo basado en el individuo (espacialmente explícito) no debería 
presentar esta complicación pero no es así, los dos modelos presentan resultados similares. 
Una posible explicación podría ser la poca heterogeneidad del IBM debido a lo comentado 
anteriormente sobre la consideración de los individuos sanos y recuperados como propiedades 
del medio. También esta homogeneidad del modelo puede deberse a que no hay una 
distinción real entre individuos ya que estos carecen de características individuales que les 
distingan unos de otros (sólo poseen radio de movilidad, y probabilidades de contagio 
diferentes). Debido a la falta de información en la bibliografía, la caracterización de los 
individuos es insuficiente. Así, consideramos que el modelo propuesto, a pesar de ser un 
modelo basado en el individuo, tiende a comportarse como un modelo compartimentado 
extrapolado al individuo. Para próximos modelos basados en el individuo sería preciso 
disponer de información suficiente, si la hubiere, acerca del comportamiento individual de una 
persona tal como hábitos de salud, vacunación, comportamientos sociales, edad, etc. 
Por otro lado se ha observado que el espacio del modelo basado en el individuo afecta al 
tiempo que tarda en completarse un ciclo epidemiológico y al número de personas 
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contagiadas. En espacios pequeños el contagio será más rápido y habrá más contagios para 
una misma cepa. De esta manera parámetros como la densidad de población, la frecuencia de 
desplazamientos a través del espacio (ciudad, pueblo, colegio, etc) o la forma en la que se 
desplazan (transporte público o transporte privado) son relevantes para determinar la 
evolución epidemiológica de la gripe sobre una población 
En los dos modelos se observa que el porcentaje de individuos susceptibles (ϒ) es realmente 
importante, ya que este valor altera los resultados de sobremanera. Se trata, por lo tanto, de 
uno de los parámetros más sensibles en ambos modelos. En consecuencia, podemos concluir 
que factores que determinan el valor de dicho parámetro, como puede ser la tasa de 
vacunación de una población, serán críticos para la dinámica de la gripe. 
Para concluir, se ha demostrado que la modelización de la epidemiología de la gripe es viable. 
Si se recopilan más datos acerca de cómo las diferentes cepas actúan sobre el organismo sería 
posible obtener un modelo más preciso y que pudiera realizar predicciones sobre cuantos 
enfermos habría en una temporada gripal si se conociera al detalle el tiempo de incubación de 
cada cepa. Con el modelo actual sólo se puede recrear datos ya conocidos, no existe la forma 
de saber los ratios de infección del virus a priori. Otro uso del modelo es la posibilidad de ser 
utilizado de banco de pruebas para la gestión de la salud pública, por ejemplo ensayando qué 
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Anexo A: código del modelo IBM 
 
;;Modelo gripe 
globals [gamma_efectiva tiempo-inicial susceptibles_casilla total_sanos total_curados 
total_contagiados total_enfermos total_susceptibles total_afectado 
contagiados_acumulados ] 
breed [enfermos enfermo] 
breed [contagiados contagiado] 
patches-own[sanos curados afectado ] 




  clear-all 
    set tiempo-inicial 0 
   reset-ticks 
  setup-personas 
  set total_afectado count enfermos 
  set contagiados_acumulados count contagiados 
  set total_susceptibles gamma * poblacion_total 
  set susceptibles_casilla round (total_susceptibles / (max-pxcor * max-pycor)) 
  ask patches 
  [ set sanos susceptibles_casilla 
  set curados 0 
  set afectado 0] 
  set total_susceptibles sum [sanos] of patches 
  set gamma_efectiva total_susceptibles / poblacion_total 




  set-default-shape turtles "person" ;; aplicable a las dos clases 
  crt personas-iniciales [ 
    setxy random-xcor random-ycor 
    set tiempo tiempo-inicial 
    ifelse (random-float 100 < porcentaje-enfermos) [ 
      set breed enfermos 
      set color red 
      set size 1 
    ] [ 
    set breed contagiados  
    set color green 
    set movimiento random-float radio-movilidad 
     set size 1 
    ]] 
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  ;Inicializacion salida datos 
   
 file-close 
   
 let spacer "," 
   
 if file-exists? "Modelo_Netlogo.csv" 
  [ 
    file-delete "Modelo_Netlogo.csv" 
  ] 
   
  ;exportar datos iniciales 
   
  file-open "Modelo_Netlogo.csv" 
  file-print (list spacer "dias" spacer "enfermos" spacer) 
  file-print (list spacer ticks spacer total_afectado spacer) 
  file-close 






if ticks > periodo-muestreo [stop] 
    
   ask enfermos 
  [contagio-enf 
    curarse]    
  
  ask contagiados 
   [moverse 
     contagio-inf 
     enfermar]   
   export-files 
       
 recuento 
   




   
  rt random-float 360 ;;movimiento de una casilla en todas las direcciones posibles. 
  fd movimiento 
end 





  set tiempo tiempo + 1 
  if tiempo > 3 [ 
  if [sanos] of patch-here >= 1 [ 
  repeat sanos [ 
  let prob prob-contagio-contagiados * random-normal 1.0 0.10 
  let rand-aux random-float 1 
  if rand-aux < prob [ 
  set contagios contagios + 1  
  ] ] 
  set sanos sanos - contagios 
  set contagiados_acumulados contagiados_acumulados + contagios 
  hatch contagios [set tiempo 0 set breed contagiados set contagios 0] 
  set contagios 0 set color green 
    set movimiento random-float radio-movilidad 






if tiempo = 4 
  [if probabilidad-enfermar > random-float 100 
[set tiempo 0 set breed enfermos set contagios 0 set color red 
 set total_afectado total_afectado + 1 ]] 
 if tiempo > 7 




  set tiempo tiempo + 1 
  if tiempo < 5 [ 
  if [sanos] of patch-here >= 1 [ 
  repeat sanos [ 
  let prob prob-contagio-enfermos * random-normal 1.0 0.10 
  let rand-aux random-float 1 
  if rand-aux < prob [ 
  set contagios contagios + 1  
  ] ] 
  set sanos sanos - contagios 
  set contagiados_acumulados contagiados_acumulados + contagios 
  hatch contagios [set tiempo 0 set breed contagiados set contagios 0] 
  set contagios 0 set color green 
    set movimiento random-float radio-movilidad 
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set tiempo tiempo + 1 
if tiempo > 7 
[ set curados curados + 1  





  set total_sanos sum [sanos] of patches 
  set total_curados sum [curados] of patches 
  set total_contagiados count contagiados 





 let spacer "," 
 file-open "Modelo_Netlogo.csv" 
file-print (list spacer ticks spacer total_afectado spacer) 
file-close 
 
end 
